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Maltose fermentation activator protein, MAL63 homologue, MAL63 (NCYC1006), 
was cloned from S. cerevisiae NCYC1006. This yeast strain is top-fermenting yeast, and 
ferments maltose very well. Laboratory yeast S. cerevisiae YNN27 ferments maltose very 
poorly, however, the transformant with MAL63 (NCYC1006) could ferment maltose very 
well. Genome sequencing by a next generation sequencer revealed the chromosomal 
location of MAL63 (NCYC1006). These typical chromosomal structures are conserved 
among top-fermenting yeast strains and bottom-fermenting yeast strain. 















面ビール酵母株 Saccharomyces cerevisiae NCYC1006
から，マルトース発酵関連遺伝子群の転写活性化因子
MAL63 ホモログ遺伝子と MAL33 遺伝子をクローニン









パク質をコードしている上面ビール酵母株 S. cerevisiae 
NCYC1006のMAL63ホモログ遺伝子の染色体上の位置
を調べることとした．MAL63 ホモログ遺伝子は、全ゲ


























サザンハイブリダイゼーションは，PCR DIG Probe 













上面ビール酵母 S. cerevisiae NCYC1006 の第Ⅶ染色体
の右腕は，Fig. 1 のようになっていると想定された．上
面ビール酵母 S. cerevisiae NCYC1006 の第Ⅶ染色体の
右腕は，ゲノム配列が完全解読された実験室酵母 S. 
cerevisiae の第 VII 染色体右腕とは異なり，マルターゼ










面ビール酵母株 Fosters B 株あるいは、FostersO 株の第
Ⅶ染色体の右腕末端とも共通であった２）(Fig. 2)．さら
に ， 下 面 ビ ール 酵 母 Saccharomyces pasotiranus 
Weihenstephan34/70 (W34/70) の S. cerevisiae 型第Ⅶ
染色体右腕末端とも共通であった．加えて，FostersB 株




面ビール酵母 W34/70 の MAL11 遺伝子にもみられた．
下面ビール酵母 S. pastorianus は，S. cerevisiae と類縁







3・3 ハイブリダイゼーションによる MAL63 ホモロ
グ遺伝子のコピー数の想定 
次に，ゲノムサザンハイブリダイゼーションを行うこ





酵母 S. cerevisiae NCYC1006 のゲノム上には，転写活
性化因子 MAL63 ホモログ遺伝子が複数存在する，ある
いは，MAL63 ホモログ遺伝子と相同性がある，他の転
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